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的 一 段 标准 的 DNA 基因 片段 ,是 区 别 于 形态 鉴定 的 
一 种 能 够 准确 快速 识别 物种 的 方法 ( Hebert et al., 
2003b) ,近年 来 得 到 了 广泛 的 关注 ,并 逐渐 向 其 他 
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摘要 : 近年 来 DNA 条 形 码 的 广泛 应 用 推动 了 包括 分 类 学 在 内 的 多 学 科 的 发 展 , 促 进 了 进化 生物 学 
及 生态 学 的 研究 ,受到 高 度 关注 。DNA 条 形 码 不 仅 能 够 简单 地 用 于 物种 识别 ,还 可 以 用 于 动物 食 
性 、 食 物 链 及 食物 网 的 研究 ,主要 通过 提取 类 便 及 肠 道内 容 物 的 短片 段 DNA 来 得 到 实现 。 本 文 阐 
ië y DNA 条 形 码 的 研究 概况 及 其 在 植 食性 昆虫 食性 鉴定 中 的 应 用 ,并 详细 介绍 了 用 于 植 食性 昆 忠 
食性 鉴定 的 DNA 条 形 码 的 选择 ,最 后 针对 鳞 翅 目 幼虫 食性 相关 研究 予以 综述 。 植 食性 鳞 翅 目 幼 忠 
对 农林 业 有 着 严重 的 为 害 , 其 营养 关系 的 研究 对 有 害 生物 防治 具有 重要 意义 。 
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DNA barcoding and its application in the identification of diets of insect 


herbivores 

ZHANG Xiao-Man, ZHANG Ai-Bing”( College of Life Sciences, Capital Normal University, Beijing 
100048 , China) 

Abstract: DNA barcoding has been widely used and received much attention in recent years, pushing the 
development of multidisciplinary researches including taxonomy , and promoting the studies of evolutionary 
biology and ecology. DNA barcoding is not only used in initially proposed simple species identification, 
but also in studies of animal diets, food chain, and food web by using short DNA fragments extracted 
from in feces and intestinal contents of animals. In this article, we systematically reviewed the recent 
advances in DNA barcoding and its application in the identification of diets of insect herbivores, and 
elaborated the selection of DNA barcodes in the identification of herbivore diets and the contribution in 
the diet composition analysis. Finally, the related research of diets of Lepidoptera larvae was reviewed. 
Since the herbivorous Lepidoptera larvae cause serious damages and losses to forestry and agriculture, the 
study of their trophic relationship has great significance for pest control and management. 
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DNA 条 形 码 (DNA parcoding) 是 用 于 物种 识别 有 很 多 学 者 将 其 应 用 到 昆虫 食性 分 析 研 究 中 (Wong 











and Hanner, 2008 ) 。 为 了 较 清 楚 地 了 解 DNA 条 


形 














码 在 植 食性 昆虫 鉴定 中 的 研究 现状 及 与 鳞 翅 目 昆 
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相关 的 研究 ,我 们 对 DNA. 条 形 码 的 研究 概况 及 其 
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在 


各 个 领域 扩展 。DNA 条 形 码 在 昆虫 研究 中 主要 被 植 食 性 昆虫 食性 鉴定 中 的 应 用 进行 了 综述 ,以 期 为 
用 于 昆虫 分 类 ,遗传 多 样 性 ( Valdez et al., 2009) , 28 相关 领域 的 后 续 研 究 提 供 基 础 信息 。 
缘 关 系 及 进化 (Bucklin et al., 2010) 等 研究 ,目前 又 
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1 DNA 条 形 码 研究 概况 


1.1 DNA 条 形 码 的 发 展 

准确 地 鉴定 及 区 分 物种 是 深入 开展 行为 学 、 生 
态 学 等 研究 的 基础 和 前 提 ( Dayrat, 2005 ) 。 传 统 的 
分 类 主要 依据 生物 的 形态 学 特征 、 生 活 史 及 其 生物 
学 特性 ,不仅 费时 费力 ,对 标本 的 保存 完整 性 及 专业 
水 平 要 求 较 高 ,一 定 程度 上 还 会 受 主观 因素 影响 
(Schindel and Miller, 2005) 。 

H 20 世纪 90 年 代 开 始 ,研究 者 们 开始 利用 分 
子 生物 学 手段 对 物种 进行 区 分 和 鉴定 ,尤其 是 对 微 
生物 多 样 性 的 研究 (Woese，1996; Zhou, 1997) ,但 
由 于 没有 统一 的 标准 ,适用 范围 相对 有 限 。 随 着 分 
子 生物 学 技术 的 发 展 ,DNA 条 形 码 应 运 而 生 , 加 拿 
大 学 者 Hebert 等 (2003b) 认为 648 bp 的 线粒体 细胞 
色素 C 氧化 酶 亚 基 工 基因 (CO ) 片段 能 够 准确 地 
区 分 物种 。 分 类 学 家 最 初 将 DNA 条 形 码 应 用 于 以 
下 3 个 方面 :首先 是 应 用 DNA 条 形 码 进行 物种 识 
别 ; 其 次 ,在 样本 破损 或 不 完整 ,形态 学 难以 鉴定 情 
况 下 ,DNA 条 形 码 可 以 识别 未 知 样本 ;最 后 ,DNA 条 
形 码 在 识别 物种 的 同时 也 可 以 用 于 物种 间 进 化 关 
系 .遗传 多 样 性 等 研究 。DNA 条 形 码 具有 潜在 应 用 
价值 (Schindel and Miller, 2005) , 生物 条 形 码 协会 
组 织 成 立 的 生物 DNA 条 形 码 库 在 2007 年 获得 官方 
认可 (DNA Barcode of Life Date, BOLD, http//www. 
boldsystems. org) ( Ratnasingham and Hebert, 2007) , 
自 此 之 后 科学 研究 者 们 对 DNA 条 形 码 的 研究 如 火 
如 茶 ,研究 方向 涉及 生态 、 进 化 .保护 生物 学 等 领域 
(杨帆 等 , 2011, 2014; Chen et al., 2015; Wang et 
al., 2015) , 
1.2 动物 DNA 条 形 码 的 研究 进展 

2003 年 Hebert 等 对 11 个 动物 门 的 13 320 个 物 
种 的 COI 基因 序列 进行 了 分 析 , 认 为 在 动物 界 中 
CO | 适合 作为 DNA 条 形 码 的 标准 基因 片段 ( Hebert 
et al., 2003b)。 同 年 ,Hebert 等 首次 将 DNA ATES 
应 用 到 了 昆虫 鉴定 中 , 他 们 分 析 了 200 个 亲缘 关系 
较 近 的 鳞 翅 目 昆虫 的 CO T 片段 ,结果 表明 200 个 鳞 
翅 目 昆虫 均 能 够 通过 CO D 片段 100% 被 区 分 鉴定 
(Hebert et al., 2003a) 。 在 这 些 研 究 发 表 后 ,DNA 
条 形 码 在 动物 尤其 是 昆虫 鉴定 中 应 用 急剧 增多 , H 
前 DNA 条 形 码 数据 库 中 超过 65% 的 序列 来 自 昆 
Hi. Janzen 等 (2005 ) 利 用 DNA 条 形 码 CO 工 对 数 千 
种 同 域 分 布 的 鳞 翅 目 昆 虫 进行 分 类 鉴定 ,结果 表明 
















































































97% 的 鳞 翅 目 物种 能 够 被 准确 鉴定 ,其 中 包括 大 量 
的 隐 存 种 。 

DNA 条 形 码 不 仅 能 够 用 于 物种 识别 ,还 可 以 用 
于 物种 多 样 性 评估 和 生态 及 生物 地 理学 研究 
( Valdez et al., 2009; Bucklin et al., 2010) 。DNA 条 
形 码 对 物种 的 识别 准确 性 高 ,对 研究 者 分 类 水 平 要 
求 低 , 对 样本 的 识别 不 受 个 体 发 育 阶 段 的 影响 ,能 鉴 
定 隐 存 种 及 形态 上 难以 鉴定 的 物种 ,同时 还 可 以 用 
于 分 析 动 物 肠 道内 含 物 、 排 汇 物 等 来 揭示 生物 之 间 
的 食物 链 关 系 。 但 是 DNA 条 形 码 也 有 自身 的 局 限 
性 ,用 于 识别 物种 的 DNA 条 形 码 需要 有 足够 的 保守 
性 能 够 覆盖 较 广 范围 的 物种 。 
1.3 ”植物 DNA 条形码 研究 概况 

植物 的 线粒体 DNA 的 进化 速率 远 远 低 于 动物 ， 
不 能 作为 单一 的 植物 通用 DNA. 条 形 码 ( Fazekas et 
al., 2008) 。 因 此 多 基因 植物 条 形 码 策略 被 提出 ,如 
叶绿体 DNA (Kress et al., 2005; Lahaye et al., 
2008) ,核糖 体 DNA 及 其 间隔 区 或 组 合 片 段 等 
(Kress and Erickson, 2007; Chase et al., 2007), 
2009 年 在 墨西哥 举行 的 第 三 届 DNA 条 形 码 国际 会 
议 上 , 参 会 者 进一步 提出 将 叶绿体 基因 片段 tbcl 和 
matk 作为 植物 DNA 条 形 码 的 核心 条 形 码 ,同时 建 
议 叶 绿 体 基因 间隔 片段 高 变异 率 的 irnH-psbA 和 核 
基因 片段 ITS 作为 植物 条 形 码 的 补充 。 植 物 条 形 码 
的 片段 包括 叶绿体 的 编码 基因 rocl, matk, rpoB, 
rpoCl, UPA 及 非 编 码 基 因 trnH-psbA, atpF-atpH , 
psbK-psbl 和 核 基 因 ITS 

其 中 被 广泛 认可 的 科 及 属 一 级 DNA 条 形 码 识 
别 序 列 为 rbcl 和 ma 大 ,种 一 级 鉴别 序列 trnH-psbA , 
ITS ,但 这 些 基 因 片 段 各 有 自身 的 实用 性 和 局 限 性 。 
叶绿体 编码 基因 rocl 为 目前 认可 度 最 高 的 一 个 基因 
片段 ,在 GenBank 中 上 传 数据 量 较 大 ,通用 性 强 ,为 
许多 研究 者 所 偏好 ,但 其 变异 主要 存在 于 种 级 以 上 ， 
种 级 及 以 下 由 于 变异 较 小 不 易 区 分 ( Fazekas et al., 
2008; Newmaster et al., 2008) , matk 位 于 trnK 基因 
的 内 含 子 中 ,长 度 约 为 1500 bp ,相对 于 其 他 编码 基 
因 进 化 速率 较 快 ,在 被 子 植物 中 表现 出 高 的 分 辩 率 ， 
也 能 较 好 地 分 辨 一 些 裸子 植物 ,但 在 隐 花 植物 中 有 
较 大 的 应 用 局 限 性 (CBOL Plant Working Group, 
2009) ,可 以 作为 属 一 级 的 鉴定 条 形 码 (Hollingsworth , 
2008). 。 叶 绿 体 间 隔 区 trnH-psbA 是 进化 速率 最 快 的 
片段 之 一 ,大 多 数 研究 者 认为 此 片段 识别 物种 准确 
度 较 高 (Kress and Erickson, 2007; Fazekas et al., 
2008) ,但 trnH-psbA 也 有 一 定 的 缺陷 , 即 有 较 高 的 突 

































































106 昆虫 学 报 Acta Entomologica Sinica 60 卷 











变 率 和 简单 的 序列 重复 和 重 排 ,不 利于 序列 分 析 
(Hollingsworth et al., 2009) ,导致 一 些 单子 叶 植 物 
trnH-psbA 间隔 区 序列 扩 增 不 一 致 (Chase et al., 
2007 ) 及 南洋 杉 属 植物 由 于 难以 测序 而 鉴定 率 极 低 
(Hollingsworth et al., 2009) 。 核 基因 ITS 位 于 18S 
和 26S rDNA 之 间 , 包 括 一 段 进 化 上 高 度 保守 的 
5. 8S rDNA 及 两 个 基因 间隔 区 17S1 和 ITS2 ,序列 长 
短 约 为 60 ~700 bp(Baldwin et al., 1995) 。Chase 等 
(2005) 认为 ITS 对 植物 的 识别 效果 好 于 ITS2 ,但 
其 扩 增 成 功率 较 低 ,又 由 于 其 种 内 变异 率 大 ,存在 
Poly 结构 测序 困难 等 原因 而 降低 了 此 片段 的 应 用 
( Yamaguchi et al., 2006; 
2007) 。 昌 然 这 些 条 形 人 码 仍 存在 一 些 缺陷 ,但 仍 不 
能 阻碍 研究 者 们 将 它们 提名 为 植物 潜在 的 DNA 条 
形 码 。 基 于 单一 条 形 码 鉴定 范围 的 局 限 性 ,植物 的 
组 合 条 形 码 被 推 向 了 历史 舞台 ,不 同 条 形 码 适用 于 
不 同 植物 类 群 ( 表 1)。CBOL 植物 工作 小 组 对 550 
种 陆地 植物 进行 条 形 码 鉴 定 , 发 现 rbcL + matK 的 组 
合 在 较 大 范围 内 能 够 将 植物 鉴定 到 种 ( CBOL Plant 
Working Group, 2009) , Kerss & (2009 ) 利用 3 种 组 
合 条 形 码 (tirnH-psbA + rbcLa, matK + rbcLa, rbcLa + 
matK + trnH-psbA) 鉴定 了 包括 木 本 植物 灌木 和 棕 
榈 植物 在 内 的 296 种 植物 , 且 3 种 组 合 的 准确 鉴定 
率 均 较 好 ,其 中 rbcLa  matK + trnH-psbA 3 条 形 码 的 
组 合 鉴定 准确 率 达 到 98% 。 中 国 植物 条 形 码 研究 
团队 利用 不 同 组 合 条 形 码 对 1 757 种 种 子 植物 进行 
鉴定 验证 ,发 现 含 有 17S/17S2 片段 的 条 形 码 组 合 对 
种 子 植物 的 准确 鉴定 率 及 鉴定 覆盖 率 均 较 高 (China 
Plant BOL Group et al., 2011), Li 等 (2016 ) 通过 对 
单子 叶 植 物 鞠 尾 属 41 个 分 类 群 的 DNA 条 形 码 的 研 
F,H rbcL + ITS Fl matK + ITS n] 4g 2g S EBAY 
鉴定 的 最 佳 组 合 条 形 码 。 植 物 条 形 码 的 确定 ,为 植 
物 的 物种 鉴定 工作 奠定 了 坚实 的 基础 。DNA 条 形 
码 并 不 仅仅 局 限于 分 类 学 家 的 使 用 ,这 项 技术 同样 
可 以 应 用 在 动物 食性 鉴定 及 营养 关系 分 析 的 研究 中 
( Passmore et al., 2006) ,进而 推动 了 植 食性 动物 食 
性 鉴定 的 发 展 。 
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2 以 DNA 条 形 码 为 基础 的 食性 鉴定 研究 


2.1 食性 分 析 方法 的 发 展 

地 球 上 生物 的 多 样 性 很 大 程度 上 是 物种 生存 进 
化 的 产物 ,不 同 物种 之 间 捕 食 寄生、 植 食 等 相互 关 
系 构成 了 复杂 的 食物 网 ,食物 网 动态 的 研究 对 于 整 








个 生态 学 的 研究 有 着 重要 的 意义 。 最 初 研究 者 们 直 
接 观 察 动 物 的 取 食 行为 或 通过 显微镜 (形态 学 的 方 
法 ) 观 察 动物 的 肠 道 内 容 物 及 烘 便 来 确定 它们 的 食 
性 (Otte and Joern, 1976; Holechek et al., 1982) ,但 
这 些 方法 费时 费力 ,尤其 是 在 动物 行为 学 研究 不 易 
进行 的 情况 下 困难 重重 (Sunderland et al., 2005) 。 
随 之 Dove 和 Mayes ( 1996 ) 通过 分 析 植 物 表 面 的 角 
质 层 螨 质 自然 烷烃 碳 链 的 长 度 进行 植 食性 动物 的 食 
性 研究 ,但 这 种 方法 无 法 分 析 较 复杂 环境 下 的 动物 
食性 。 之 后 Foley 等 (1998 ) 借助 近 红 外 光谱 法 
( NIRS) 根 据 存在 于 样本 中 的 化 学 键 的 数量 和 类 型 
(C-H, N-H 和 0-H) 预 测 样品 的 成 分 ,但 这 种 方法 
主要 用 于 动物 食物 中 的 营养 成 分 分 析 , MOL Ko 
纤维 素 等 ,同样 也 有 很 多 局 限 性 ,如 颗粒 的 大 小 及 均 
匀 性 等 均 会 影响 分 析 的 结果 。 

随 着 分 子 生 物 学 的 发 展 ,生态 学 家 开始 利用 分 
子 生物 学 的 方法 解决 动物 的 食物 鉴定 问题 ,为 食性 
分 析 提 供 了 一 个 新 的 思路 。Asahida 等 (1997 ) 首次 
利用 DNA 分 子 的 方法 从 捕食 性 动物 石 鳞 鱼 Kareius 
bicoloratus 胃 提 取 物 中 检测 到 沙 虾 Crangon affinis , 
后 续 的 研究 进一步 证 明了 这 种 方法 的 可 靠 与 实用 性 
( Passmore et al., 2006 ; Read et al., 2006; Meekan et 
al., 2009), B Hoss 等 (1992 ) 利用 PCR 的 方法 分 
析 动 物 辩 便 的 论文 在 (Nature》 上 发 表 之 后 ,叶绿体 
rbcl 基因 片段 便 开始 作为 植 食性 动物 食性 分 析 的 通 
用 分 子 标记 。 之 后 研究 者 们 在 黑白 疣 猴 Colobus 
guereza .大 猩猩 Gorilla gorilla RRE Ursus arctos 和 长 
Jë ofi Marmota caudate 等 动物 中 相继 开展 了 基于 
EEA E PEDA (Bradley et al., 2007; Valentini et 
al., 2009a) , 均 从 已 降解 的 食物 DNA 中 获得 了 可 用 
于 鉴定 植物 的 条 形 码 片段 rbcl, ITS-2 和 trnL。DNA 
条 形 码 在 植 食性 昆虫 食性 研究 中 的 应 用 ,最 早 见于 
EWE Gryllodes hebraeus 的 研究 ,结果 表明 摄食 后 12 
h 内 灶 蚂 肠 道中 的 食物 均 可 被 检测 到 ,并 肯定 了 这 
种 方法 用 于 植 食 性 昆虫 食性 鉴定 的 可 靠 性 
(Matheson et al., 2008) , 

早期 以 DNA 为 基础 用 于 食性 多 样 性 分 析 的 方 
法 主要 通过 利用 通用 引物 或 特异 性 引物 对 动物 肠 道 
WAWRZE DNA 进行 扩 增 来 得 到 实现 ( Deagle et 
al., 2005; Harper et al., 2005, 2006; Passmore 
et al., 2006; King et al., 2010a, 2010b) 。 一 代 测 序 
技术 局 限 性 大 , 扩 增 有 明显 的 偏好 性 , 且 对 于 杂食 性 
物种 食性 分 析 较 为 困难 。 二 代 测 序 (NGS ) 技术 的 出 
现 为 测序 分 析 带 来 了 新 的 革命 (Shendure and Ji , 
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2008) ,可 以 同时 对 上 百 个 混合 样本 进行 扩 增 。 
着 NGS 技术 的 迅速 推广 及 成 本 降低 ,生态 学 家 很 快 
将 这 种 新 技术 应 用 在 了 包括 食性 分 析 在 内 的 生态 学 
WAE (Valentini et al., 2009b) , 与 此 同时 , 动 植物 
DNA 条 形 码 的 数据 库 迅 速 扩 增 ,NGS 技术 的 发 展 解 
决 了 杂食 性 物种 取 食 食物 难以 同时 扩 增 的 问题 。 
NGS 技术 最 初 采用 的 是 Roche/454 的 焦 磷 酸 测序 ， 
但 由 于 成 本 相对 较 高 ,测序 容量 低 等 问题 , 被 
Illumina/Solexa 测序 技术 取代 ,目前 ,Ilumina/Solexa 
也 是 最 适用 于 NGS 食性 评估 的 技术 (Pompanon et 
al., 2012) 。 研 究 者 最 早 将 NGS 方法 用 于 食性 评估 
的 研究 对 象 为 捕食 性 动物 澳大利亚 海狗 
Arctocephalus pusillus doriferus ( Deagle et al., 2009) 、 
小 蓝 企鹅 Eudyptula minor ( Deagle et al., 2010) 等 ， 
植 食性 动物 鸟 类 .昆虫 和 哺乳 动物 等 ( Soininen 
et al., 2009; Valentini et al., 2009a) 。 迄 今 为 止 ， 
DNA 条 形 码 用 于 昆虫 食性 的 研究 主要 集中 在 鞘翅 
日 (Jurado-Rivera et al., 2009; Pinzon-Navarro et al., 
2010; Kaartinen et al., 2010; Robledo et al., 2013; 
Kitson et al., 2013; Kajtoch et al., 2015) AEWA 
(Ibanez et al., 2013; Avanesyan, 2014) 。 
2.2 食性 分 析 一 般 流程 

利用 DNA 条 形 码 分 析 动 物 食性 主要 包括 以 下 
流程 :1) 标 本 的 采集 、 形 态 鉴 定 及 描述 ;2 ) 肠 道 内 容 
物 及 排泄 物 的 收集 ;3 ) 基因 组 DNA 的 提取 ;4) 基 因 
片段 的 扩 增 [用 于 高 通 量 测序 混合 样品 的 基因 片段 
主要 由 目的 片段 .引物 、 标 签 (tag) 、 接 头 (adapter) 和 
特异 的 标签 (unique index) 构成 ,不 同文 库 构建 方法 
不 同 , 依 不 同 实验 而 定 ] ;5 ) 测序 后 对 数据 进行 拼 
接 、 修 整 与 相关 数据 库 比 对 分 析 (Kajtoch et al., 
2015 ) 。 目 前 利用 DNA 条 形 码 解读 动物 的 食性 已 不 
再 卫 生 ,主要 利用 动物 的 排泄 物 及 其 肠 道内 容 物 进 
行 DNA 片段 的 提取 及 扩 增 。 由 于 被 取 食 食物 已 被 
消化 ,DNA 碎片 已 部 分 降解 ,对 基因 组 DNA 的 提取 
要 求 较 高 , DNA 条 形 码 片 段 选 取 上 也 需 慎 重 。 
Gamba 等 (2016 ) 比 对 了 关于 提取 已 部 分 降解 的 古 
代 人 类 骨骼 样本 DNA 的 3 种 方法 ,其 中 column- 
based silica DNA 纯化 的 方法 ,能 够 提取 片段 <80 bp 
的 极 短 DNA. 片段 ,为 最 有 效 的 提取 部 分 降解 DNA 
的 方法 。 对 植物 而 言 ,由 于 杂质 含量 较 多 如 多 糖 、 单 
宁 等 ,在 提取 基因 组 DNA 之 前 通常 需 添 加 抗 氧化 保 
护 剂 用 于 降低 本 类 及 多 酚 氧 化 酶 等 对 DNA 的 影响 
(Clarke et al., 2009) ,另外 植物 在 动物 体内 的 消化 
较 快 ,所 以 对 植 食性 物种 的 食性 鉴定 困难 重重 。 尺 






















































































管 如 此 , 仍 有 很 多 研究 者 成 功 提 取 了 植 食性 动物 肠 
TE FE HEY BAe AZ DNA。 主 要 利用 的 基因 组 
DNA 提取 试剂 盒 为 QIAGEN( Hilden, Germany ) Tool 
Kit( Bradley et al., 2007; Valentini et al., 2009b) , 
Sherlock AX Kit ( A&A Biotechnology ) ( Kajtoch 
et al., 2015) 4$, DNA 条 形 码 用 于 食性 分 析 不 仅 需 
关注 DNA 提取 的 问题 ,条 形 码 的 选择 也 尤为 关键 
( Pompanon et al., 2012) 。 

2.3 用 于 食性 分 析 的 DNA 条 形 码 选择 

条 形 码 及 引物 的 选择 是 测序 可 靠 性 分 析 的 重要 
保障 ,理论 上 用 于 动物 鉴定 公认 的 条 形 码 CO T 
(648 bp) 序 列 的 组 合 方式 为 4”“ 种 ,完全 可 以 鉴定 
现存 的 上 千 万 种 的 物种 ( Hebert et al., 2003b)。 但 
现实 中 远 比 简单 基因 组 合 方式 复杂 得 多 ,例如 ,植物 
与 动物 线粒体 进化 速率 的 不 同 ,基因 的 突变 渗入 及 
其 在 不 同 的 物种 间 保 守 性 不 同等 等 。 覆 盖 范 围 较 广 
的 条 形 码 ,保守 性 较 高 ,但 往往 分 辨 率 低 , 而 变异 性 
高 .分 辨 率 高 的 条 形 码 鉴定 覆盖 率 却 较 低 
(Pompanon et al., 2012) 。Moszczynska “(2009 ) 提 
出 了 分 级 条 形 码 (hierarchical barcoding) ,也 就 是 组 
合 条 形 码 ,由 覆盖 率 较 高 的 条 形 码 和 分 辩 率 较 高 的 
条 形 码 共同 组 合 , 能 够 更 全 面 地 将 动物 食性 鉴定 到 
种 。 例 如 对 于 植 食性 动物 的 食性 鉴定 通常 采用 racL 
( 科 , 属 ) + trnL( 种 ) 的 组 合 方式 (Robledo et al., 
2013; Kajtoch et al., 2015) ,不 仅 补 充 了 单一 条 形 码 
鉴定 困难 的 问题 ,也 同时 为 鉴定 复杂 的 食物 样本 提 
供 了 条 件 。 

条 形 码 选择 的 另 一 个 关键 因素 是 基因 片段 的 扩 
增 效 率 , PCR. 产生 的 序列 间接 反映 动物 的 食物 样 
本 ,被 取 食 的 食物 样本 的 DNA 已 部 分 降解 ,条 形 码 
的 选择 区 域 长 度 一 般 应 为 100 ~250 bp ,这 就 不 可 避 
免 地 降低 了 分 类 的 分 辨 率 ( Pompanon et al., 2012) , 
而 能 够 成 功 鉴定 物种 的 合适 的 条 形 码 的 长 度 应 为 
500 ~700 bp( Folmer et al., 1994; Juen and Traugott, 
2005 ) 。 所 以 在 被 取 食 的 食物 中 选择 的 条 形 码 的 长 
度 在 不 同 物种 中 需 存 在 较 小 的 变化 ,以 防止 优先 考 
虑 的 长 片段 在 PCR 过 程 中 丢失 ( Pompanon et al., 
2005) 或 由 于 长 短 条 形 码 在 已 被 降解 样本 中 的 拷贝 
数 不 同 而 造成 偏好 性 扩 增 ( Deagle et al., 2006) 。 对 
于 DNA 条 形 码 的 选择 原则 理论 上 应 在 细胞 中 有 多 
个 拷贝 ,如 线粒体 及 叶绿体 中 的 条 形 码 , 以 保证 扩 增 
已 降解 DNA 的 效率 。 

相关 数据 库 覆 盖 的 范围 及 数据 的 质量 同样 是 条 
形 码 选择 的 重要 依据 。 与 DNA 条 形 码 主要 相关 的 
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数据 库 有 BOLDsystems, IBOL (http://www. barco- 
deoflife. org/) , GenBank, EMBL 和 DDBJ 等 。 当 条 
形 码 数据 库 不 足以 满足 食物 的 鉴定 时 ,可 以 建立 一 
个 自 定义 的 本 地 数据 库 ( Deagle et al.,2010) ,以 提 
高 后 期 数据 分 析 比 对 的 准确 率 与 可 靠 性 。 如 
Soininen 等 (2009 ) 在 进行 近 北 极 的 根 田 鼠 Microtus 
oeconomus TU E tk Myodes rufocanus 食性 研究 时 , 首 
先 建立 了 842 种 的 北极 植物 物种 数据 库 , 增 加 了 后 
期 比 对 分 析 的 成 功率 。 

A trnL P6 环 由 Taberlet 2# ( 2007 ) 提 出 可 以 鉴 
定 高 度 降 解 的 DNA 后 ,条形码 内 含 子 trnL( UAA) fe 
植 食性 动物 食性 研究 中 取得 了 较 大 的 成 功 
(Valentini et al., 2009a) 。 例 如 对 于 食 根 性 昆虫 的 
食性 ,我们 了 解 甚 少 ,Staudacher 等 (2011 ) 首次 利用 
rbcL 和 trnL 条 形 码 成 功 鉴定 了 喂食 植物 根部 的 细 胸 

















Æ ETIE Agriotes subrittatus 幼虫 的 食性 ,认为 DNA 条 
形 码 能 够 推进 我 们 对 土壤 中 生活 取 食 植物 根部 的 昆 
虫 的 食性 研究 。Robledo 等 (2013 ) 利用 3 种 条 形 但 
(rbcL, trnH-psbA fl ITS2) 研究 了 卷 叶 甲 的 食性 ,发 
现 rbcL Fil ITS2 更 适合 卷 叶 甲 的 食物 鉴定 ,并 重建 了 
昆虫 与 植物 之 间 的 食物 网 。Kajtoch 等 (2015 ) 利用 
条 形 码 rbcL 和 trnL(e, d) 解 析 了 对 欧洲 中 心 区 域 植 
物 群 落 造成 严重 威胁 的 卷 叶 甲 (55 种 ) AAR Se (59 
TR) 的 食性 , 发现 了 它们 和 植物 的 224 个 食物 网 络 
连接 ,其 结果 与 之 前 观察 记录 的 食性 相符 ,肯定 了 条 
形 码 用 于 食性 鉴定 的 可 靠 性 。DNA 条 形 码 在 动物 
食性 鉴定 中 的 广泛 应 用 ,扩展 了 我 们 对 世界 上 数量 
庞大 的 昆虫 及 其 食物 链 的 进一步 认识 , 近 几 年 主要 
用 于 植 食性 动物 食性 分 析 的 条 形 码 和 引物 见 表 2。 




















表 2 用 于 植 食性 动物 食性 分 析 的 条 形 码 


Table 2 DNA barcodes for diet analysis of herbivorous animals 


DNA 条 形 码 
DNA barcodes 


引物 序列 (5 37) 


Primer sequence 


参考 文献 


References 


植物 类 群 


Floristics 


扩 增 片段 长 度 (bp) 
Amplified fragment length 





g: GGGCAATCCTGAGCCAA 


ios h: CCATTGAGTCTCTGCACCTATC 


- 25 -85 Valentini et al., 2009a 





ZlaF; ATGTCACCACCAACAGAGACTAAAGC 


beL 
UM 19bR; CTTCTTCAGGTGGA ACTCCAG 


- 157 Hofreiter et al., 2000 





psbAF; GITTATGCATGAACGTAATGCTC 


HERE irnHR-2; CGCGCATGGTGGATTCACAAT 


rhe 


Mosses 


~ 300 Stech et al., 2010 





rbcL _F; ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGC 


theLa-230-Rev; CTTACCAGYCTTGATCGTTACAAAGG 
rbcL260-F: ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGC 


rbcL 


rbeLa. Rev; GTAAAATCAAGTCCACCRCG 


ITS2-2For: ATGCGATACTTGGTGTGAAT 


oe ITS3-Rev; ATTGTAGTCTGGAGAAGCGTC 


230 

















i 230 


Zingiberales 


Robledo et al., 2013 


159 





rbcL-Fl: ATGTCACCACAAACAGAAAC 
rbcL-724R; TCGCATGTACCTGCAGTAGC 
A49325(c) : CGAAATCGGTAGACGCTACG 
B49863 (d) : GGGGATAGAGGGACTTGAAC 


rbcL 


trnL 


mm 7 650 — 680 
草原 草本 植物 
Steppic grasses 


Kajtoch et al., 2015 
350 - 640 





g: GGGCAATCCTGAGCCAA 

h: CCATTGAGTCTCTGCACCTATC 

ITS-A: GGAAGGAGAAGTCGTAACAAGG 
ITS-C; GCAATTCACACCAAGTATCGC 
ITSI-F: GATATCCCTTGCCGAGAGTC 
ITSI Ast-R; CGGCACGGCATGTGCCAAGG 
ITSI Cyp-R: GGATGACGCCAAGGAACAC 
ITS] Poa-R; CCGAAGGCGTCAAGGAACAC 


irnL-P6 ** 


ITS ** 


”这 篇 文献 中 用 到 的 主要 条 形 码 The main barcodes used in this literature. 





2.4 数据 分 析 

目前 用 于 食性 分 析 的 二 代 测 序 方法 ,同时 可 以 
对 多 重 PCR 扩 增 的 大 量 产物 进行 测序 ,前 期 的 数据 
分 析 主 要 包括 去 除 错 误 的 读 取 序 列 、 分 选 序列 、 聚 类 
分 析 。 但 在 PCR 过 程 中 与 引物 连接 的 标签 跳跃 











草本 植物 


Grasses 


Kartzinel et al., 2015 


(tag jumps) 容易 导致 所 测序 列 与 样品 的 错误 匹配 
(Schnell et al., 2015) 。 测 序 结果 出 现 的 一 些 错误 
序列 可 以 通过 设 定 阐 值 去 除 低 质 量 值 数据 和 元 余 序 
列 。 但 对 于 食性 研究 而 言 ,这 样 的 处 理 有 可 能 会 去 
除 一 些 少量 稀有 的 食物 ,为 了 避免 这 样 的 错误 ,可 以 
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过 检验 内 合 体 去 除 序列 数据 中 的 “噪音 ”(Quince 
et al., 2011) 。 后 期 分 析 主 要 包括 选择 重复 率 较 高 
的 序列 序列 对 比 鉴 定 、. 计 算 推 新 合适 的 进化 树 及 对 
进化 树 进行 评估 。 

准确 的 DNA 序列 数据 的 获得 是 对 数据 进行 分 
析 构 建 系统 发 育 树 的 前 提 , 所 以 实验 样品 应 尽量 避 
免 捕 食 者 的 污染 ,合理 选择 条 形 码 及 避免 PCR 过 程 
中 的 偏好 性 扩 增 。 例 如 在 实验 过 程 中 应 严格 按照 实 
验 步骤 操作 ,避免 不 必要 污染 ,DNA 提取 及 PCR 等 
每 一 步 实 验 均 需 设 置 对 照 组 (Ficetola et al., 2016) 。 
如 果 采 用 二 代 测 序 的 方法 ,PCR 过 程 中 文库 的 构建 
尤为 重要 。 物 种 的 识别 方法 可 选用 Barcoding R 包 
(Zhang et al., 2016) 进行 分 析 , 该 函数 包 综 合 了 多 
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树叶 化 石 与 北美 洲 现存 的 树木 相似 性 很 大 ,在 现存 
类 群 中 亲缘 关系 较 近 的 潜 叶 类 的 鳞 翅 目 昆 虫 与 被 子 
植物 的 关系 从 第 三 纪 中 期 以 来 一 直 延 续 至 今 。 最 初 
比较 系统 的 幼虫 相关 研究 是 英国 学 者 Hinton 
(1943) 对 鳞 翅 目 幼虫 刚毛 的 同 源 性 和 命名 进行 了 
讨论 ;中 国学 者 朱 弘 复 描述 了 北京 天 蛾 科 幼虫 及 晴 
的 分 类 ( 朱 弘 复 和 刘 友 樵 ，1951 ) ; 日 本 的 一 色 周 知 
Issiki( 1977) 编著 了 原色 日 本 蛾 类 幼虫 图 鉴 。Powell 
(1980) 总 结 了 小 鳞 翅 类 昆虫 幼虫 的 食性 偏好 进化 ， 
系统 地 概括 了 所 有 小 鳞 翅 类 昆虫 各 个 科 的 食性 ,及 
地 球 上 多 个 地 区 小 鳞 翅 类 昆虫 的 发 生 和 较 全 面 的 食 
性 相关 的 文献 总 结 。20 世纪 70 年 代 起 ,研究 者 们 
除了 对 鲜 翅 目 幼虫 单纯 的 种 类 鉴定 之 外 ,还 相继 开 







































































种 物种 识别 算法 (需要 本 地 数据 库 ) ,准确 率 高 , 同 
时 也 提供 了 一 些 实用 函数 ,如 条 形 码 评估 、barcoding 
gap 分 析 和 物种 成 员 分 析 等 等 。 另 外 ,数据 分 析 中 
构建 系统 发 育 树 的 算法 主要 基于 最 小 进化 原理 距离 
法 及 基于 离散 特征 最 大 似 然 法 、 最 大 简约 法 和 贝 叶 
斯 法 等 (Yang and Rannala, 2012), Aik Ak ee 
(2013) 对 这 几 种 方法 进行 了 总 结 , 金 傅 和 张 爱 兵 
(2013) 针 对 距离 分 析 法 做 了 详细 介绍 。 食 性 多 样 
性 的 评估 可 利用 生态 演化 支 (ecological clades ) ,或 
者 分 子 分 类 单元 ( molecular operational taxonomic 
units, MOTUs) 对 食性 进行 多 样 性 评估 ( Corse et al., 
2010; Bohmann et al., 2011) 。 取 样 充分 性 及 食物 的 
丰富 度 可 采用 软件 EstimateS9. 1 ( Colwell, 2013 ) 进 
行 评 估 。 数 据 集 的 对 齐 可 利用 MAFFT V.7 软件 
(Katoh and Standley, 2013) , 系统 进化 树 最 适 模 型 
评估 软件 可 采用 MRMODELTEST 2.3 ( Nylander, 
2004) 与 PAUP“ ( Swofford , 2002 ) 的 连用 来 实现 , 系 
统 进 化 树 的 重建 可 采用 PHYML 3. 0 软件 ( Guindon 
et al., 2010) , FIGTREE vl. 3. 1 ( Rambaut, 2009) 用 
来 可 视 化 和 编辑 直观 的 系统 发 育 树 。 动 物 及 其 食物 
构成 的 食物 网 的 分 析 可 利用 bipartite ( Dorman et al.， 
2008 ) 在 R(R Core Development Team, 2013) 中 运行 
来 实现 ,进而 解释 生态 系统 中 物种 间 的 食物 网 关系 。 


3 ” 鳞 怒 目 幼虫 与 植物 的 关系 


鳞 翅 目 幼 虫 的 研究 相对 于 成 虫 较 少 。 最 早 的 鳝 
翅 目 幼虫 的 化 石 是 在 加 拿 大 的 琥珀 中 发 现 的 白垩 纪 
双 孔 次 亚 目 幼虫 的 头 元 ( MacKay，1970 ) 。 多 数 第 
三 纪 鳞 翅 目 的 化 石 与 现 有 类 和 群 差 异 较 小 ( Common， 
1975) 。Opler(1973 ) 认 为 第 三 纪 中 新 世 潜 叶 蛾 类 的 


















































展 了 生物 学 、 生 理学 \ 环 境 和 生物 之 间 的 关系 以 及 害 
虫 防治 的 广泛 研究 (Mayer，1973 ; Szentesi et al., 
1977; Robert and Benrey, 1997; Hirota and Obara, 
2000) ,如 20 世纪 70 年 代 末 至 80 年 代 初 ,中 国学 者 
编著 了 《中 国 经 济 昆 虫 志 》, 描述 了 包括 鳞 翅 目 大 部 
分 科 在 内 的 幼虫 的 生物 学 特性 。 对 鳞 翅 目 幼虫 的 食 
性 研究 还 包括 少量 的 野外 调查 ( 张 立 ，1995; XI 
R, 2011) ,及 鳞 翅 目 寄生 性 天 敌 的 食物 网 研究 ,如 
Kaartinen 等 (2010) 首 次 利用 条 形 码 CO T 及 ITS2 
鉴定 了 包括 7 个 科 在 内 的 鳞 翅 目 寄生 性 天 敌 的 食物 
网 关系 。Smith 等 (2011) 利用 不 同 的 DNA 条 形 码 
解析 了 云 杉 色 卷 峨 Choristoneura fumiferana 寄生 性 
天 政 食物 网 的 相互 关系 ,但 并 没有 基于 DNA 条 形 码 
的 鳞 翅 目 幼虫 食性 相关 研究 。 由 于 鳞 埃 目 幼虫 形态 
相似 度 高 且 不 易 采 集 , 对 其 幼虫 的 研究 相对 于 成 虫 
较 少 , 而 大 部 分 鳞 翅 目 昆虫 为 植 食性 ,其 幼虫 阶段 对 
农林 业 造 成 严重 危害 ,所 以 对 鳞 翅 目 幼虫 食物 网 的 
研究 尤为 重要 。DNA ATE AS dr 85 38 H A H E 
虫 中 的 成 功 运用 将 为 其 在 鳞 翅 目 昆 虫 中 应 用 提供 借 
Z ( Pinzon-Navarro et al., 2010; Ibanez et al., 2013; 
Avanesyan, 2014; Kajtoch et al., 2015) 。 
3.1 幼虫 与 成 虫 的 关联 桥梁 一 一 DNA 条 形 码 
gH H OBL dy & JE 3 iP X ( http://www. 
lebarcoding. org) 为 专门 的 鳞 翅 目 条 形 码 鉴定 库 。 利 
用 DNA 条 形 码 对 鳞 翅 目 成 虫 分 类 鉴定 并 不 少见 
( Hajibabaei et al., 2006; RHA, 2014a) , 主要 通 
过 对 鳞 翅 目 成 虫 腿 部 组 织 提取 DNA 进行 鉴定 。 如 
Yang 等 (2014) 利用 CO 工 基 因 对 成 虫 夜 峨 总 科 的 
38 个 种 进行 鉴定 ,认为 与 薄膜 基因 忌 片 的 鉴定 方法 
同样 快速 有 效 ; 杨 聪慧 等 (2012 ) 以 成 虫 为 对 象 利 用 
DNA 条 形 码 CO 工 对 北京 百花 山 夜 蛾 科 昆 虫 进行 了 
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物种 鉴定 ; 迟 美 妍 等 (2012 ) 评估 了 不 同 进化 模型 对 
Fe FAL A Hk BK HE DNA 条 形 码 分 类 的 影响 ;Qin 等 
(2015) 利用 线粒体 基因 组 分 析 了 亲缘 关系 较 近 的 3 
种 松 毛虫 Dendrolimus [ fili] SEE ( Lasiocampidae ) | 
的 线粒体 种 系 基 因 组 和 遗传 关系 ; Huler 55: ( 2007 ) 
根据 已 记录 的 寄主 植物 及 CO | 基因 单 倍 型 的 多 样 
性 ,利用 DNA 条 形 码 技术 揭示 了 取 食 不 同 寄主 植物 
的 新 几内亚 和 澳大利亚 长 卷 蛾 Homona mermerodes 
物种 的 遗传 变异 远 远 低 于 长 卷 蛾 属 的 其 他 物种 。 而 
对 鳞 翅 目 幼虫 的 研究 多 集中 在 幼虫 的 形态 鉴定 及 分 
类 上 ,分 子 鉴 定 较 少 。 由 于 幼虫 形态 相似 度 较 高 ,所 
以 昆虫 的 形态 鉴定 一 般 以 成 虫 为 研究 对 象 ,对 幼虫 
的 形态 分 类 鉴定 一 直 是 一 个 难题 。DNA 条 形 码 推 
进 了 幼虫 鉴定 领域 的 发 展 (Ekrem et al., 2007) 。 
DNA 条 形 码 在 物种 鉴定 中 不 局 限于 虫 态 ,可 以 鉴定 
形态 差异 较 大 的 虫 态 。 如 Caterino 和 Tishechkin 
(2006) 利用 线粒体 基因 CO 工 和 核 基因 18S rDNA 
鉴定 了 鞘翅 目 净 甲 科 伴 阁 甲 亚 科 的 幼虫 。 岳 巧 云 等 
(2011) iat CO 工 鉴 定 出 了 未 知 昆虫 的 幼虫 为 玉米 
象 Sitophilus zeamais , 认为 运用 DNA 条 形 码 技术 能 
准确 地 进行 昆虫 幼虫 种 类 的 鉴定 。 可 见 在 有 相应 数 
据 库 的 情况 下 ,DNA 条 形 码 能 够 将 幼虫 及 成 虫 联系 
起 来 ,达到 幼虫 鉴定 的 目的 。 
3.2 ” 鳞 翅 目 幼虫 的 食性 相关 研究 

幼虫 是 鳞 翅 目 昆 虫 取 食 和 和 危害 的 时 期 ,其 寄主 
广泛 ,大 多 数 以 植物 为 食 , 取 食 不 同 植物 或 同一 种 植 
物 的 不 同 部 位 ,作为 农林 业 害 虫 , 鳞 翅 目 昆虫 造成 灾 
害 的 例子 不 胜 枚 举 。20 世纪 80 ERR IRE 
( Sphingidae ) FU R Æ IRP} ( Saturniidae ) 在 美洲 大 陆 
许多 地 方 同时 发 生 , 寄主 植物 多 达 几 百 种 (Janzen， 
1984) 。 和 危害 甘薯 的 鳞 翅 目 昆 虫 包括 甘薯 天 蛾 Herse 
convolvuli 4) AL. /N RR JK k] WE Creatonotus transiens 幼 
AL SEHE Slilarctia obliqua 幼虫 、. 银 纹 夜 蛾 Plusia 
agnate 2]] Hh , H 32 3 ik Brachmia trianuella 幼虫 、 烦 
TZ MR Anophia leucomelas 4) m, H BE +# np m 
Dichocrocis diminutive 2]] à, AAIR Cretonia vegeta 
Shy Ht Fl AB AC BL BR Prodenia litura 幼虫 等 ( 吴 珍 泉 ， 
1983) , MARSE (1999 ) Ji T 7L 254 Hh foo W PS BY) 
鳞 翅 目 幼虫 ,包括 食 叶 、 星 果 、 星 干 幼虫 , 共 鉴 定 出 
14 E 51 种 ,并 对 不 同 蛾 类 造成 的 危害 进行 了 描述 ， 
严重 影响 黑莓 产量 。 吴 寿 德 等 (2002 ) 报道 福建 省 
云 震 漳 江 口红 树林 自然 保护 区 暴发 的 广州 小 斑 旦 
Oligochroa cantonella 取 食 白骨 壤 叶 片 ,对 白骨 壤 造 
成 严重 危害 。 丁 刺 等 (2004) FR IEE SH] € MR 


























































































































Lasiognatha cellifera 在 福建 一 些 地 区 发 生 严重 ,造成 
ZL BL AK K A pe pp. HE z PE SE R PS $ dc 2J d 
Dendrolimus ,主要 危害 松 、 柏 、 杉 等 森林 树种 ( 候 陶 
Wk, 1987; REHE, 2014b) 。 天 蛾 为 害 多 种 植物 ， 
是 农林 业 的 主要 害虫 之 一 。 除 此 之 外 也 不 乏 鳞 翅 目 
和 人 侵 种 的 危害 ,如 美国 白 蛾 Hyphantria cunea ,危害 
的 植物 达 几 百 种 ( 张 彦 龙 等 , 2008 ) 。 铃 夜 蛾 属 有 包 
括 棉 铃 虫 Helicoverpa armigera 等 在 内 的 5 种 主要 的 
害虫, 取 食 寄主 植物 的 果实 、 花 朱 、 种 子 、 叶 片 等 
(Cho et al., 2008) ,其 中 棉铃 虫 的 幼虫 寄主 植物 多 
达 87 种 ,隶属 于 48 科 (Zalucki et al., 1994) , Xf fi 
起 目 幼虫 所 取 食 寄主 植物 的 了 解 能 够 使 我 们 更 好 地 
对 其 进行 防 控 。 但 幼虫 形态 不 易 区 分 ,大 多 数 研究 
者 采用 将 幼虫 饲养 至 成 虫 再 进行 鉴定 , 费时 费力 。 
在 自然 界 中 直接 观察 昆虫 取 食 行为 有 一 定 难 度 ,分 
子 生物 学 的 发 展 能 够 克服 昆虫 鉴定 及 食性 鉴定 的 困 
难 ,已 成 功 应 用 于 许多 昆虫 食性 鉴定 中 (Ibanez et 
al., 2013; Kajtoch et al., 2015) 。 

基于 DNA 条 形 码 的 鳞 翅 目 幼虫 食性 研究 鲜 有 
报道 ,其 幼虫 食性 主要 是 通过 野外 调查 或 室内 饲养 
获得 。Powell(1980) 利用 室内 饲养 的 方法 ,通过 20 
年 的 时 间 获 得 了 加 利 福 尼 亚 及 其 邻近 州 约 650 种 小 
鳞 翅 类 的 寄主 植物 ,并 归纳 总 结 了 不 同 地 区 小 鳞 翅 
类 寄主 植物 的 研究 现状 。Fitt(1989 ) 总 结 了 实 夜 蛾 
属 与 被 子 植物 的 关系 。Thompson 和 Pellmyr( 1991 ) 
XT 838 H y^ INITA 9r dX PED VE EST T 2638 
Mitter 等 (1993 ) 综述 了 实 夜 蛾 亚 科 (Heliothinae ) 的 
分 类 地 位 并 总 结 了 已 记载 的 寄主 植物 。 张 立 
(1995 ) 通过 对 北京 地 区 天 蛾 的 调查 , 发现 北京 各 区 
共有 天 蛾 科 昆 虫 24 属 38 种 ,其 寄主 植物 隶属 于 27 
科 。Cho 等 (2008 ) 明确 了 实 夜 蛾 亚 科 的 分 子 系统 并 
分 析 了 寄主 范围 与 害虫 分 类 地 位 的 进化 关系 。 陶 万 
强 等 (2009 ) 通过 对 北京 松山 国家 自然 保护 区 鳞 却 
目 昆 虫 的 调查 及 文献 查阅 , 对 鳞 翅 目 幼虫 的 食性 进 
行 了 归 总 。 武 春生 (2010 ) 对 中 国 刺 蛾 科 幼 虫 的 寄 
主 植物 进行 统计 ,记录 了 我 国 89 种 刺 蛾 幼虫 的 寄主 
植物 ,隶属 于 64 Pho XA (2011) 调查 了 八仙 山 鳞 
翅 目 幼虫 的 多 样 性 及 食性 ,采集 了 蛾 类 幼虫 25 科 120 
种 ,其 寄主 植物 共 统 计 了 48 种 ,隶属 于 31 科 44 属 ， 
并 认为 在 植物 生长 繁盛 的 8 月 份 鳞 翅 目 幼虫 种 类 和 
数量 达到 高 峰 期 。 以 上 对 鳞 翅 目 昆 虫 的 食性 研究 均 
基于 调查 ,室内 饲养 或 直接 延 用 前 人 的 记录 。 表 3 列 
出 了 部 分 鳞 翅 目 幼 虫 的 部 分 寄主 植物 ,这 些 调查 研究 
可 为 基于 DNA 条 形 码 的 食性 研究 提供 参考 。 
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科 名 Family 


RI 部 分 鳞 翅 目 幼虫 寄主 植物 


Table 3 Host plants of larvae of some lepidopterans 
寄主 植物 Host plants? 
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WURF Nepticulidae 
细 蛾 科 Gracillariidae 
麦 娥 科 Gelechiidae 
洪 蛾 科 Lyonetiidae 

















AMIRE Sesiidae 


举 肢 蛾 科 Heliodinidae 
HIRE} Yponomeutidae 








bk URL Carposinidae 


KIRE Cossidae 
HIREL Limacodidae 
斑 蛾 科 Zygaenidae 
卷 峨 科 Tortricidae 
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IRP} Pyralidae 





EJIRE} Drepanidae 








尺 蛾 科 Geometridae 





Tit] ERE Lasiocampidae 








TRE Bombycidae 


天 看 蛾 科 Saturniida 








X Mü] Staurniidae 


#5 zw WR) Brahmaeidae 

















天 蛾 科 Sphingidae 





EHRE} Notodontiae 





灯 蛾 科 Arctiidae 





夜 蛾 科 Noctuidae 














WIRE} Lymantridae 
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YERE Robinia pseudoacacia , 国 槐 Sophora japonica , 栎 属 Quercus ,地 衣 Psychidae, 
Xi f] Fabaceae , 禾 本 科 Poaceae 

SERE Rosaceae , 壳 斗 科 Fagaceae , HEACF} Betulaceae 

壳 斗 目 Fagales ,杨柳 科 Salicacese , 4P} Rosaceae , FF} Leguminosae 

Xi fL Leguminosae , 菊 科 Asteraceae , 壳 斗 科 Fagaceae ,杨柳 科 Salicacese 

国 槐 Sophora japonica , 15; 2X f| Rosaceae , 菊 科 Asteraceae , 豆 科 Leguminosae 


AGGER Euphorbiaceae, # y 科 Cucurbitaceae, 3 科 Polygonaceae, i5 HE 科 
Rosaceae ,杨柳 科 Salicacese 


胡桃 科 Juglandaceae , A ij Nyctaginaceae 

松 科 Pinaceae , 壳 斗 科 Fagaceae , ELF} Rosaceae, LI P} Celastraceae 
桃 金 娘 科 Myrtaceae ,桔梗 科 Campanulaceae , 松 科 Pinaceae , pü HLF} Rubiaceae, 
AP Rosaceae 

科 Leguminosae ,杨柳 科 Salicacese 

F} Theaceae , HAF} Rosaceae ,杨柳 科 Salicacese 

PHBL Rosaceae 

松柏 类 Conifers ,果树 Fruit trees 

松柏 科 Coniferae , 禾 本 科 : Poaceae , 夏 枯 草 Prunella vulgaris ,核桃 Juglans regia, 


HAE Rosaceae 

林木 果树 Wood fruit trees, Z4; Alder, 323€ Linden viburnum , EFJ Quercus 
冬青 科 Aquifoliaceae ,杨柳 科 Salicacese , 松 科 Pinaceae , HFK} Rosaceae , FE BS 
花 科 Ericaceae ,忍冬 科 Caprifoliaceae 


松 科 Pinaceae, 柏 科 Cupressaceae, RÆ Ph Poaceae, 壳 斗 科 Fagaceae ,杨柳 科 
Salicacese , FFF} Rosaceae ,大 戟 科 Euphorbiaceae ,桦木 科 Betulaceae 


3& Mulberry 


木棉 科 Bombacaceae, 2 fl] Leguminosae, 2 gX f] Bignonizceae, 大 风 子 科 
Flacourtiaceae ,无 患 子 科 Sapindaceae 


银杏 Ginkgo biloba ,核桃 Juglans, H TAE} Rosaceae , 古 北 种 占 优势 Palaearctic 


species as the dominant species 


WRF Oleaceae 


葡萄 科 Vitaceae, 风 仙 花 科 Balsaminaceae, 大 戟 科 Euphorbiaceae , 柳 叶 菜 科 
Onagraceae , KHF} Oleaceae , 胡桃 科 Juglandaceae , 杨柳 科 Salicacese , HE ACF} 
Betulaceae ,茜草 科 Rubiaceae , GF} Leguminosae , S 2f]. Rosaceae 


杨柳 科 Salicacese , 55 3]- FF Fagales , 禾 本 科 Poaceae, 豆 科 Leguminosae , HE AK fl 
Betulaceae , 榆 科 Ulmaceae ,胡桃 科 Juglandaceae 


Wi ZS Dk: Taraxacum mongolicum, 3& Mulberry, 32 fp P} Rutaceae, Wf Bb 45 
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Powell, 1980; 陶 万 强 等 , 2009 


Powell, 1980 
Powell, 1980 
Powell, 1980 
Powell, 1980 


Powell, 1980 


Powell,1980; 陶 万 强 等 , 2009 
Powell, 1980 


Powell, 1980; 陶 万 强 等 , 2009 


Powell, 1980; 陶 万 强 等 , 2009 
武 春生 , 2010 

陶 万 强 等 , 2009 

RAC HE A FUE, 1977 

王 平 远 , 1980; [47738 

等 , 2009 

陶 万 强 等 , 2009 


醉 大 勇 和 朱 弘 复 , 1999 





刘 友 樵 和 武 春 生 , 2006 
陶 万 强 等 , 2009 





Janzen, 1984 
陶 万 强 等 , 2009 
陶 万 强 等 , 2009 


AR GL E HOT HE, 
Janzen, 1984; 张 立 , 1995 


1980; 


ZZRIL, 1979 








Medicago sativa 
禾 本 科 Poaceae ,矮小 植物 Dwarf plants, 取 食 范围 较 广 Wide feeding range 
山 榄 科 Sapotaceae, 大 Hk fL Euphorbiaceae, 豆 科 Leguminosae, 木棉 科 


Bombacaceae , 桃 金 娘 科 Mytaceae, 过 斗 科 Fagaceae, H £X P} Rosaceae, 松 科 
Pinaceae , 柏 科 Cupressaceae , 禾 本 科 Poaceae 














方 承 菜 , 1985 ; 陶 万 强 等 , 2009 
朱 弘 复 和 陈 一 心 ,1963 


赵 仲 苓 ,1978 


* 由 于 表格 空间 限制 ,寄主 植物 没有 全 部 列 出 ,详细 请 参考 原文 。Because of limited space of the table, not all the host plants are listed. Details see 


3.3 鳞 翅 目 昆虫 与 植物 的 协同 进化 

协同 进化 一 词 最 早 是 由 Ehrlich 和 Raven 
(1964) 在 文章 中 讨论 植物 及 植 食性 昆虫 ( 蝴蝶) 之 
间 的 相互 进化 关系 及 影响 时 提出 的 。 植 食性 昆虫 对 
寄主 植物 的 选择 受到 化 感 物质 植物 挥发 物 、 植 物 形 
态 、 天 敌 和 取 食 模式 等 的 影响 。 对 鳞 翅 目 寄主 选择 
的 研究 表明 ,任何 一 种 单一 因素 都 无 法 解释 寄主 特 








异性 的 进化 ,蝴蝶 对 寄主 植物 的 选择 主要 与 植物 挥 
发 物 相关 , 例如 , y HE 8 Pieris RR tF AE P 
( Crucifers ) 植 物 , 豆 粉 蝶 属 Colias 主要 取 食 豆 类 植 
JJ (legumes ) , U BË Papilio machaon W & <> JÉ P} 
( Apiaceae ) (Thompson and Pellmyr, 1991), 。 也 有 一 
些 研究 表明 ,寄主 转移 并 不 一 定 与 特定 的 植物 挥发 
WAR (Smiley, 1985), Ng( 1988) 的 研究 表明 ,一 
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EE B B A E BB js f) Euphydryas editha HSN — HE 
Wy fE EAGLE Pedicularis semibarbata 
上 ,与 非 专 一 将 卵 产 在 P. semibarbata 上 的 E. editha 
相 比 ,提高 了 后 代 的 存活 率 。Janzen (1984, 1987) 
记录 圣 罗 莎 国家 公园 中 天 蛾 取 食 16 个 科 的 植物 ,被 
天 蛾 取 食 的 寄主 植物 通常 被 认为 均 包含 “有毒 的 小 
AF” ,作者 认为 可 能 是 肠 道中 的 某 些 细菌 参与 了 
解毒 过 程 ,它们 的 这 种 取 食 行为 减少 了 与 其 他 昆虫 
的 食性 竞争 。 对 小 鳞 翅 目的 研究 也 表明 大 量 的 同一 
科 的 蛾 类 将 寄主 转移 到 了 不 同 科 的 植物 中 ,如 丝 兰 
蛾 科 (Prodoxidae) 中 ,属于 同一 属 的 丝 兰 蛾 类 ( yucca 
moths ) 5 N 4} all 7° E ie HBL ( Rosaceae ) , <> JÉ Ël. 
(Umbelliferae) 、 虎 耳 草 科 ( Saxifragaceae ) 、 龙 舌 兰 科 
(Agavaceae) 和 桃 金 娘 科 ( Myrtaceae ) 植物 上 ,这 些 
科 隶 属于 5 个 不 同 目的 被 子 植物 (Thompson and 
Pellmyr, 1991), 

植 食性 昆虫 与 植物 及 环境 的 适应 进化 不 仅 表现 
在 行为 上 的 改变 ,也 包括 内 在 取 食 机 制 的 协同 进化 ， 
其 中 包括 昆虫 对 植物 次 生 代 谢 物 解毒 功能 的 适应 。 
例如 ,防风 草 织 叶 蛾 Depressaria. pastinacella LAE 
伞 形 科 的 3 个 属 ,为 专 食性 昆虫 ,而 此 属 均 含 有 呐 哺 
香 豆 素 ,是 一 种 对 昆虫 有 毒 的 物质 ,但 对 防风 草 织 叶 
蛾 却 无 影响 ,原因 是 这 种 叶 蛾 体内 含有 对 此 物质 有 
解毒 作用 的 高 活性 多 底 物 单 氧化 酶 (PSMOs ) 
(Nitao, 1989) 。 舞 毒 蛾 Lymantria dispar 利用 羟基 
还 原 酶 可 以 对 核桃 酮 解毒 (Lindroth et al., 1990) 。 
Te B BE SS BH 15 BE |N E 28 W Synanthedon pictipes 
的 生长 , 却 对 桃 树 透 翅 蛾 S. exitiase 生长 无 阻碍 作 
用 ,作者 发 现 桃 树 透 翅 蛾 B- 葡 糖苷 酶 的 活性 是 桃 小 
透 翅 蛾 的 9 倍 (Reilly et al., 1987) Zagrobelny 等 
(2009 ) 通 过 对 六 星 灯 峨 Zygaena filipendulae 幼虫 转 
录 组 的 解析 ,确定 了 和 氰 糖 蔡 合成 酶 的 代谢 通路 ,明确 
了 其 破坏 寄主 植物 百 脉 根 Lotus corniculatus 细胞 壁 
的 机 理 。 由 于 一 些 鳞 翅 目 幼虫 对 农林 业 造 成 了 严重 
的 危害 ,一 直 以 来 都 是 研究 者 们 极为 关心 的 对 象 ,如 
THAR PE SE rH d £: E H. armigera 、 小 菜 蛾 Plutella 
xylostella GB IE Pieris rapae 等 ,对 其 生物 学 及 机 理 
研究 也 一 直 都 是 热点 。 转 录 组 测序 技术 推进 了 鳝 翅 
目 昆 虫 生理 生化 及 毒 理 的 研究 ,如 Celorio-Mancera 
A (2011) 研究 了 棉铃 虫 幼 虫 转录 基因 对 不 同 棉花 
次 生 代 谢 物 的 应 答 反 应 。 喂 食 不 同 的 寄主 植物 的 棉 
铃 虫 , 其 肠 道 转录 组 PASO 基因 的 表达 量 不 同 
( Celorio-Mancera et al., 2012) 。 昆 虫 的 多 样 性 及 成 
功 的 进化 同时 离 不 开 数 量 庞大 的 微生物 ,昆虫 的 肠 

































































































































































道 菌 群 可 为 宿主 提供 许多 益处 (Engel and Moran, 
2013)。 例 如 , 为 昆虫 提供 营养 (Fukatsu and 
Hosokawa, 2002) ,降解 植物 次 生物 质 毒性 (Kikuchi 
et al., 2012) , 提高 昆虫 免疫 力 等 (Broderick and 
Lemaitre, 2012), Ping 等 (2007) M dH X TE IR 
Spodoptera exigua 肠 道 细 菌 中 纯化 的 N-Brdt z ERE 
水 解 酶 有 催化 水 解 和 合成 N- 栈 基 氮 基 酸 的 作用 。 
烟草 天 蛾 Manduca sexta 肠 道 中 的 肠 球 
Enterococcus faecalis We, BE nf z Js o6] HH KIRA 
致死 作用 (Mason et al., 2011) 。 昆 虫 取 食 不 同 的 食 
物 会 影响 其 肠 道 的 菌 群 (Colman et al., 2012), 
Tomás 等 (2011 ) 研究 表明 喂食 不 同 食物 的 天 条 蛾 科 
幼虫 肠 道 菌 群 有 较 大 的 差异 。 

昆虫 与 植物 的 相互 关系 ,是 陆地 生物 群落 中 重 
要 的 组 成 部 分 ,通常 根据 昆虫 取 食 寄主 植物 的 范围 ， 
分 为 单 食性 、 寡 食性 和 多 食性 昆虫 , 取 食 植物 的 所 属 
科 包 括 3 种 或 以 上 且 所 属 目 包括 2 种 或 以 上 的 昆虫 
被 认为 是 杂食 性 昆虫 (Powell，1980; Mitter et al., 
1993), 。 昆 虫 在 古生代 的 泥 盆 纪 出 现 , 而 被 子 植 物 
作为 昆虫 的 主要 寄主 植物 起 源 于 中 生 代 的 白垩 纪 早 
期 , 鳞 翅 目 昆 虫 最 早起 源 于 侏 罗 纪 早 期 ,可 能 在 白垩 
纪 中 期 到 第 三 纪 早 期 形成 了 主要 的 分 文 , 化 石 证 据 
证 明 鳞 起 目 主要 分 支 的 形成 几乎 与 被 子 植物 的 辐射 
同时 发 生 ( Chesters et al., 1967) , Ehrich 和 Raven 
(1964) 认 为 鳞 翅 目 谱系 的 多 样 性 可 能 与 他 们 的 寄 
主 植 物 平 行进 化 有 关 ( Rentz, 1991), Powell( 1980) 
认为 小 鳞 翅 目的 每 一 个 总 科 对 被 子 植物 的 取 食 均 有 
高 度 的 多 样 性 , 取 食 裸子 植物 只 是 一 些 鳞 翅 目 昆虫 
类 群 的 二 次 适应 。 鳝 翅 目 昆 虫 由 于 早期 化 石 记 录 的 
缺乏 及 现存 物种 多 样 性 高 成 为 鳞 翅 目 进 化 关系 研究 
的 重要 挑战 。 
















































































4 展望 








鳞 翅 目 昆 虫 属 于 世界 上 植 食性 昆虫 最 大 的 类 和 群 
之 一 (Scoble，1992 , 幼虫 几乎 取 食 裸子 植物 和 被 
子 植物 所 有 的 目 ,同时 也 取 食 蕨 类 植物 EAN BE 
类 (Powell et al., 1998) ,早期 鳞 翅 目 昆 虫 食性 数据 
的 获得 主要 是 通过 室内 人 饲养 (Powell，1980 ) 。 但 分 
类 学 及 动物 区 系 的 研究 不 仅 没 有 包括 植物 的 其 他 生 
物 信息 也 没有 寄主 植物 数据 来 源 的 记录 。 同 时 也 有 
研究 者 批判 性 地 分 析 了 可 疑 的 寄主 植物 记录 
(Sattler, 1967) 。 对 寄主 植物 的 准确 认 知 是 我 们 进 
行 后 续 其 他 研究 的 基础 ,例如 植物 协同 进化 关系 的 
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研究 等 。 利 用 DNA 条 形 码 不 仅 可 以 一 定 程度 上 克 
服 幼虫 鉴定 困难 的 问题 ,解析 食物 链 , 建 立 食物 网 络 
关系 及 进化 关系 ,也 可 以 辅助 我 们 认 清 有 害 昆 虫 的 
食性 ,进而 进行 相应 的 机 理 研究 和 防治 。 对 于 植 食 
性 昆虫 ,利用 DNA 条 形 码 的 方法 构建 食物 网 仍 存在 
一 些 困难 。 如 :植物 鉴定 的 条 形 码 至 今 并 没有 统一 ; 
用 于 食性 鉴定 的 DNA 条 形 码 片段 普遍 较 短 ,对 后 期 
鉴定 分 析 有 一 定 的 限制 性 ;二 代 测 序 实验 中 造成 的 
标签 的 跳跃 及 符合 体 的 形成 需要 技术 改进 。 今 后 研 
究 中 我 们 应 致力 于 条 形 码 的 统一 ,寻找 包含 足够 信 
息 的 较 短 的 条 形 码 ,结合 二 代 三 代 测 序 技术 及 生物 
言 息 分 析 技术 ,扩充 昆虫 食性 的 数据 库 ,为 后 续 食 性 
研究 提供 基础 数据 。 总 之 ,机 遇 与 挑战 并 存 ,DNA 
条 形 码 可 以 并 已 经 被 用 于 食性 鉴定 研究 ,进而 用 于 
建立 生态 系统 中 消费 者 与 被 消费 者 之 间 的 相互 关 
系 ,从 而 促进 入 们 对 植 食性 昆虫 与 其 寄主 植物 关系 
的 认识 。 
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